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Resumo – O objetivo deste trabalho foi validar a associação de marcadores moleculares do tipo “single 
nucleotide polymorphism” (SNP) para os genes FAD3A, FAD3B e FAD3C com o conteúdo de ácido linolênico 
(18:3) em sementes de soja e analisar a influência dos parâmetros genéticos destes marcadores nesta 
característica. Foram genotipadas 185 progênies F2 derivadas do cruzamento entre A29 (mutante para os três 
genes FAD3, 1% de 18:3) e Tucunaré (genótipo selvagem, 11% de 18:3). Os marcadores moleculares para os 
genes FAD3A, FAD3B e FAD3C explicaram a variação do conteúdo de 18:3 nas populações segregantes F2 e 
F2:3. Além disso, as substituições alélicas no loco FAD3A proporcionam maiores variações no conteúdo de 18:3 
que as substituições nos outros dois locos.
Termos para indexação: Glycine max, FAD3A, FAD3B, FAD3C, 18:3, substituição alélica.
Association of SNP markers with the linolenic  
acid content in soybean seeds
Abstract – The objective of this work was to validate the association of single nucleotide polymorphism (SNP) 
markers for the genes FAD3A, FAD3B, and FAD3C with the linolenic acid content (18:3) in soybean seeds and 
to analyze the influence of the genetic parameters of these markers on this trait. One hundred and eighty‑five F2 
progenies derived from a cross between A29 (mutant for the three FAD3 genes, 1% 18:3 content) and Tucunaré 
(wild‑type genotype, 11% 18:3 content) were genotyped. The molecular markers for genes FAD3A, FAD3B, 
and FAD3C explained the variations in 18:3 content of the F2 and F2:3 segregating populations. In addition, 
allelic substitutions in the FAD3A locus provide greater variations in 18:3 content than substitutions in the 
other two loci.
Index terms: Glycine max, FAD3A, FAD3B, FAD3C, 18:3, allelic replacement.
Introdução
As propriedades físico‑químicas e biológicas do 
óleo são diretamente afetadas pela sua composição de 
ácidos graxos. A grande diversificação na utilização do 
óleo de soja [Glycine max (L.) Merr.] tem demandado 
o desenvolvimento de genótipos com composição 
modificada de ácidos graxos, mais adequada a cada 
tipo de produto. Em razão da baixa estabilidade 
oxidativa do ácido linolênico (18:3), há interesse no 
desenvolvimento de genótipos de soja que apresentem 
baixos teores deste ácido, principalmente para 
aplicações na indústria alimentícia e na produção de 
biodiesel (Gerde et al., 2007; Knothe, 2007; Farhoosh 
et al., 2009; Ramos et al., 2009; Santos et al., 2013).
A síntese de 18:3 é catalisada por ω‑3‑dessaturases, 
tendo o ácido linoleico (18:2) como substrato (Baud & 
Lepiniec, 2010). Três genes (FAD3A, FAD3B e FAD3C) 
que codificam ω‑3‑dessaturases afetam diretamente o 
acúmulo de 18:3 em sementes de soja (Bilyeu et al., 
2003). Genótipos mutantes, com baixos teores de 18:3, 
já tiveram os alelos do gene FAD3A bem caracterizados, 
o que tem permitido o desenvolvimento de marcadores 
moleculares do tipo “single nucleotide polymorphism” 
(SNP). 
Bilyeu et al. (2003) caracterizaram os três genes 
(FAD3A, FAD3B e FAD3C) responsáveis pelo 
conteúdo de 18:3 em sementes de soja. No gene 
FAD3A da linhagem A5, foi identificada uma deleção 
que permite distinguir o alelo mutante dos alelos 
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para conteúdo normal de 18:3. Os SNPs nos genes 
FAD3B e FAD3C de A29 foram posteriormente 
caracterizados por Bilyeu et al. (2006), o que permitiu 
o desenvolvimento de marcadores moleculares do tipo 
PCR‑RFLP específicos para os alelos de A29. O acesso 
PI 361088B (3,8% de 18:3) apresenta inserção de dois 
resíduos de timina na posição 310 do gene FAD3A, o 
que muda o quadro de leitura e faz com que surja um 
códon de parada prematuro na posição 328. A mutação 
no genótipo M5 (3,3% de 18:3) é similar à de PI 
3661088B, também com uma mudança no quadro de 
leitura; no entanto, neste caso, ocorre a deleção de 19 
nucleotídeos na posição 1057, o que resulta em uma 
proteína com 25 resíduos de aminoácidos a mais na 
extremidade C‑terminal. O genótipo CX1512‑44 (3% 
de 18:3) apresenta uma mutação de apenas um par 
de nucleotídeos na posição 811, exatamente no sítio 
de recomposição eucariótica (“splicing”), o que leva 
à formação de uma proteína com estrutura alterada. 
O genótipo C1640 (3,7% de 18:3) também apresenta 
mutação com troca de bases, mas esta se encontra em 
região codificadora: o códon para triptofano (TGG) no 
éxon 6 é modificado para um códon de parada (TGA) 
(Chappell & Bilyeu, 2007).
Com base em sequências genômicas do genótipo 
A29 (1% de 18:3), foi possível o desenvolvimento de 
marcadores moleculares do tipo SNP para alelos dos 
genes FAD3A, FAD3B e FAD3C (Bilyeu et al., 2006). 
A utilização de marcadores moleculares associados a 
esses genes é promissora para a seleção de genótipos 
superiores com reduzidos teores de 18:3 (Bilyeu et al., 
2005, 2006, 2011; Reinprecht et al., 2009).
Um dos principais objetivos em programas 
de melhoramento da qualidade de sementes de 
soja é aumentar a estabilidade oxidativa do óleo, 
principalmente pela redução do conteúdo de 18:3 
(Wilson, 2004; Mahmoud et al., 2006; Fehr, 2007). 
A composição final de ácidos graxos é influenciada 
pelo ambiente, por fatores genéticos e pela interação 
entre ambos. Vários fatores têm sido citados como 
indutores de alterações no processo de biossíntese de 
lipídeos, entre os quais se destaca a temperatura de 
cultivo durante o enchimento das sementes. O aumento 
da temperatura de cultivo da soja normalmente provoca 
aumento no conteúdo de 18:1 e redução nos conteúdos 
de 18:2 e 18:3 (Oliva et al., 2006; Bachlava & Cardinal, 
2009). Dessa forma, em razão do pronunciado 
efeito ambiental, a utilização de marcadores 
moleculares pode acelerar o processo de obtenção de 
genótipos superiores, com reduzidos teores de 18:3 
(Xu & Crouch, 2008).
O conteúdo de 18:3, além de ser influenciado 
pelo ambiente, também pode ser determinado pelo 
“background” genético. Portanto, para a utilização de 
marcadores SNP na seleção assistida por marcadores, 
com vistas à redução de 18:3, é fundamental verificar 
a associação dos SNPs já relatados (Bilyeu et al., 2006) 
nas populações segregantes obtidas a partir de genótipos 
elites adaptados às condições de cultivo do Brasil.
O objetivo deste trabalho foi validar a associação 
de marcadores moleculares do tipo SNP para os genes 
FAD3A, FAD3B e FAD3C com o conteúdo de ácido 
linolênico (18:3) em sementes de soja e analisar a 
influência dos parâmetros genéticos destes marcadores 
nesta característica.
Material e Métodos
Foram utilizados os genótipos A29 e Tucunaré, 
além das populações segregantes derivadas de seu 
cruzamento. A cultivar Tucunaré, desenvolvida pela 
Fundação Mato Grosso, é amplamente cultivada no 
Brasil Central e apresenta elevado conteúdo de óleo, 
com aproximadamente 11% de 18:3. Já o genótipo 
A29, desenvolvido por pesquisadores da Universidade 
Estadual de Iowa, EUA, apresenta apenas 1% de 18:3 e foi 
utilizado como fonte doadora de genes para baixos teores 
desse ácido. O genótipo A29 foi obtido pela combinação 
de três mutações independentes: fan da linhagem A5, 
fan2 da linhagem A23 e fan3 da linhagem A89‑144003 
(Bilyeu et al., 2006).
Para a obtenção das populações segregantes, 
inicialmente foram efetuados cruzamentos entre 
A29 x 'Tucunaré'. O híbrido F1 foi autofecundado, tendo‑
se obtido 185 progênies F2; esse material foi novamente 
autofecundado para obtenção da população F2:3.
A extração dos ácidos graxos das sementes de soja 
e sua derivatização a metil‑ésteres de ácidos graxos 
foram realizadas seguindo metodologia descrita por 
Jham et al. (1982). Foram determinados os conteúdos 
dos ácidos graxos nas variedades A29 e Tucunaré, bem 
como nos indivíduos das populações segregantes nas 
gerações F2 e F2:3.
O DNA de folha dos parentais e dos 185 indivíduos 
da população F2 foi extraído (Doyle & Doyle, 1990), e 
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a genotipagem foi realizada seguindo os procedimentos 
descritos por Bilyeu et al. (2005).
Os iniciadores utilizados para a amplificação de 
segmentos dos genes foram: FAD3A Forward 5’ 
TTGCATCACCATGGTCATCAT 3 ’ ;  FAD3A 
Reverse 5’ AGCTATTATCTAGCATTAACCTCA 3’; 
FAD3B Forward 5’ AGCCACAGAACTCACCATCAA 
3’, FAD3B Reverse 5’ TGGCACAGTGAATCTAATG 3’; 
FAD3C Forward 5’ TTGGATCAACAACATTCACCA 3’ 
e FAD3C Reverse 5’ CATCACATGTTTGTGGTCTTGA 
3’. As reações de PCR foram conduzidas com 30 ciclos, 
constituídos da seguinte sequência: 30 s a 94ºC, 30 s a 
55ºC e 30 s a 72ºC. Após os 30 ciclos, realizou‑se uma 
etapa de extensão final de 7 min a 72ºC, e, finalmente, 
a temperatura foi reduzida a 4ºC. Os produtos da 
amplificação contidos em 10 μL de cada reação, para os 
genes FAD3B e FAD3C, foram clivados com enzimas 
de restrição, para evidenciar o polimorfismo do SNP. 
Para o gene FAD3B, foi utilizada a enzima HpaI 
(2,5 U) e, para o gene FAD3C, a enzima BccI (5 U).
Os fragmentos amplificados foram separados por 
eletroforese em gel não desnaturante de poliacrilamida, 
a 10%, durante 4 horas, a 120 V. Para a obtenção das 
imagens, os géis foram corados em solução de brometo 
de etídio (0,2 mg mL‑1), visualizados sob luz ultravioleta 
e fotografados com o sistema de fotodocumentação 
Eagle Eye II (Stratagene, La Jolla, CA, EUA).
As análises estatísticas quanto ao teor de ácidos 
graxos foram realizadas com o programa Genes (Cruz, 
2006). Para analisar a associação dos marcadores 
com os teores de ácidos graxos, utilizou‑se a análise 
de regressão linear. Para o marcador FAD3A, 
de natureza dominante, foi utilizado o modelo 
Yj = bo + b1Xlj + ej, em que: Yj é o valor da característica 
avaliada no j‑ésimo indivíduo; Xlj é o código do 
marcador para o j‑ésimo indivíduo; bo é o intercepto da 
regressão (média da característica); b1 é a inclinação da 
reta; e ej é o erro aleatório. Para os marcadores FAD3B 
e FAD3C, de natureza codominante, foi utilizado o 
modelo Yj = bo + b1X1j + b2X2j + ej, em que: b1 é 
a inclinação da reta para o efeito aditivo; b2 é a 
inclinação da reta para o efeito dominante; e ej é o 
erro aleatório. Foi utilizado o programa GQMOL 
(Cruz & Schuster, 2012) para análise de associação 
dos marcadores com as características. O efeito da 
substituição alélica foi avaliado pelo teste t, a partir 
das diferenças nas médias do conteúdo de 18:3, tendo‑
se considerado a modificação dos alelos em um gene 
alvo e a manutenção dos alelos dos outros dois genes.
Utilizou‑se a análise de regressão linear múltipla para 
avaliar os efeitos aditivos e não aditivos, relativos aos 
marcadores FAD3B e FAD3C avaliados conjuntamente, 
sobre o conteúdo de ácido linolênico nas gerações F2 e 
F2:3. Os efeitos lineares e quadráticos, bem como suas 
interações, permitiram avaliar a ação gênica aditiva 
dominante e os diferentes tipos de epistasia. Como o 
marcador FAD3A é de natureza dominante, a análise 
de regressão foi realizada primeiro para o conjunto de 
indivíduos A_ e, posteriormente, para o conjunto de 
indivíduos aa, a fim de remover os efeitos do marcador 
FAD3A.
Resultados e Discussão
O genótipo A29 apresentou baixíssimo conteúdo 
de 18:3, próximo a 1% (Tabela 1), o que corrobora 
os resultados obtidos por Bilyeu et al. (2005). 
Nas populações F2 e F2:3, verificou‑se ampla variação 
no conteúdo dos cinco principais ácidos graxos 
encontrados no óleo de soja. Merece destaque a 
amplitude observada no conteúdo de 18:3: de 0,97 a 
7,95% na população F2; e de 1,23 a 11,94% na população 
F2:3. Bilyeu et al. (2006) relataram que o genótipo 
Tabela 1. Média, desvio‑padrão, e valores mínimos e 
máximos dos teores dos ácidos palmítico (16:0), esteárico 
(18:0), oleico (18:1), linoleico (18:2) e linolênico (18:3) dos 
genótipos A29 e Tucunaré, e das populações segregantes F2 
e F2:3 resultantes de seu cruzamento.
Parâmetro Ácido graxo
16:0 18:0 18:1 18:2 18:3
Genótipo A29
Média 11,01 4,07 21,72 62,03 1,19
Desvio‑padrão 0,47 0,45 3,22 3,41 0,18
Mínimo 9,66 3,05 15,22 54,67 0,90
Máximo 11,88 5,11 28,33 69,85 1,85
Genótipo Tucunaré
Média 11,41 3,11 19,14 58,18 8,00
Desvio‑padrão 0,36 0,26 1,19 0,82 0,73
Mínimo 10,91 2,71 17,08 56,57 6,00
Máximo 12,17 3,67 21,96 59,36 9,07
População F2
Média 10,29 3,62 24,87 57,24 3,95
Desvio‑padrão 1,52 1,29 4,46 3,95 1,39
Mínimo 0,67 2,27 9,66 37,06 0,97
Máximo 14,23 19,97 47,89 65,92 7,96
População F2:3
Média 11,11 3,98 17,53 61,76 5,61
Desvio‑padrão 0,57 0,58 1,70 2,75 2,42
Mínimo 9,65 2,40 14,14 55,17 1,24
Máximo 12,67 5,59 27,82 68,01 11,95
266 M. de O. Pinto et al.
Pesq. agropec. bras., Brasília, v.48, n.3, p.263‑269, mar. 2013  
DOI: 10.1590/S0100‑204X2013000300004 
IA3017 apresenta as mesmas mutações para os genes 
FAD3A, FAD3B e FAD3C que o genótipo A29, além 
de apresentar conteúdo de 18:3 de aproximadamente 
1%. Segundo estes autores, o conteúdo de 18:3 
determinado na população segregante RC1F2 derivada 
do retrocruzamento com o genótipo SS97‑6946 (8% 
de 18:3) apresentou variação de 10 a 1%, amplitude 
similar à encontrada no presente trabalho.
As correlações fenotípicas entre o conteúdo dos ácidos 
graxos apresentaram valores divergentes (Tabela 2), 
quando comparados os resultados entre as gerações F2 
e F2:3. Entretanto, o sentido e a significância de algumas 
correlações se mantiveram. A correlação negativa 
entre 18:3 e 18:1 (r=‑0,2367), detectada na geração F2, 
não se manteve significativa em F2:3. Nesta geração, 
o conteúdo de 18:3 correlacionou‑se positivamente 
com o de 18:0 (r=0,2179) e negativamente com o 
de 18:2 (r=‑0,8465). Neste último caso, destaca‑
se a elevada magnitude de correlação observada. 
O conteúdo de 18:3 comumente se correlaciona com os 
de 18:1 e 18:2 (Fehr, 2007). No entanto, a correlação 
entre ácidos graxos em sementes de soja é fortemente 
influenciada por componentes ambientais (Carrera 
et al., 2011), o que está de acordo com as variações 
obtidas para as estimativas das correlações fenotípicas.
Na análise de regressão linear, constatou‑se que, 
para a geração F2, apenas o conteúdo de 18:3 é 
significativamente influenciado pelos genes FAD3A, 
FAD3B e FAD3C (Tabela 3). O marcador FAD3A explicou 
21,92% da variação do conteúdo de 18:3, enquanto os 
marcadores FAD3B e FAD3C explicaram 4,01 e 11,90%, 
respectivamente. Foi observado efeito genético aditivo 
predominante para os marcadores relativos aos genes 
FAD3B e FAD3C, sem que se detectasse qualquer efeito 
relacionado aos desvios causados pela dominância.
Na geração F2:3, verificou‑se que os conteúdos de 18:2 
e 18:3 foram significativamente influenciados pelos três 
genes FAD3 (Tabela 3). O marcador FAD3A explicou 
21,87% da variação no conteúdo de 18:2 e 30,33% da 
variação no conteúdo de 18:3. Os marcadores FAD3B e 
FAD3C explicaram, respectivamente, 5,74 e 9,04% da 
Tabela 2. Correlações fenotípicas entre os teores dos ácidos 
palmítico (16:0), esteárico (18:0), oleico (18:1), linoleico 
(18:2) e linolênico (18:3) nas populações segregantes F2 
(diagonal superior) e F2:3 (diagonal inferior) do cruzamento 
entre A29 x 'Tucunaré'.
Ácido graxo 16:0 18:0 18:1 18:2 18:3
16:0 ‑   ‑0,1746*   ‑0,1659* ‑0,1417ns 0,0030ns
18:0 ‑0,0768ns ‑ ‑0,3648** 0,1621* ‑0,0299ns
18:1 ‑0,1455* ‑0,5429** ‑ ‑0,8613** ‑0,2367**
18:2 ‑0,1081ns   ‑0,0516ns ‑0,3562** ‑    ‑0,0760
18:3  0,0090ns  0,2179**   ‑0,1341ns ‑0,8465** ‑
nsNão significativo. * e **Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respec‑
tivamente.
Tabela 3. Parâmetros da análise de regressão para os marcadores dos genes FAD3A, FAD3B e FAD3C, quanto aos teores dos 
ácidos palmítico (16:0), esteárico (18:0), oleico (18:1), linoleico (18:2) e linolênico (18:3) nas populações F2 e F2:3, derivadas 
do cruzamento entre A29 x 'Tucunaré'. 
Ácido Marcador População F2 População F2:3
graxo Teste F β0 β1 Teste t β2 Teste t R² Teste F β0 β1 Teste t β2 Teste t R²
FAD3A 1,00ns 10,29 ‑0,03 0,87ns ‑ ‑ 0,01 1,00ns 11,11 ‑0,03 0,6743ns ‑ ‑ 0,10
16:0 FAD3B 0,17ns 10,43 0,27 0,10ns ‑0,24 0,28ns 1,96 1,00ns 11,14 0,08 0,19ns ‑0,044 0,61ns 1,03
FAD3C 1,00ns 10,37 0,03 0,83ns ‑0,17 0,55ns 0,37 0,17ns 11,16 ‑0,11 0,064ns ‑0,069 0,59ns 2,02
FAD3A 1,00ns 3,62 0,00 0,99ns ‑ ‑ 0,00 0,00** 3,00 0,27 0,0001** ‑ ‑ 8,02
18:0 FAD3B 1,00ns 3,54 ‑0,09 0,54ns  0,15 0,54ns 0,49 0,20ns 3,96 ‑0,11 0,073ns 0,038 0,66ns 1,764
FAD3C 0,14ns 3,68 0,23 0,08ns ‑0,15 0,57ns 2,13 1,00ns 3,99 ‑0,06 0,635ns ‑0,001 0,98ns 0,46
FAD3A 1,00ns 24,86 ‑0,12 0,82ns ‑ ‑ 0,03 0,12ns 17,51 ‑0,32 0,1148ns ‑ ‑ 1,32
18:1 FAD3B 1,00ns 24,58 ‑0,13 0,78ns  0,52 0,56ns 0,36 1,00ns 17,58 ‑0,02 0,91ns ‑0,103 0,69ns 0,10
FAD3C 1,00ns 24,73 ‑0,26 0,59ns  0,33 0,63ns 0,33 0,02* 17,47 0,49 0,006** 0,100 0,69ns 4,10
FAD3A 0,05ns 57,21 ‑0,92 0,05ns ‑ ‑ 2,01 0,00** 61,66 ‑2,13 0,0** ‑ ‑ 21,87
18:2 FAD3B 1,00ns 57,39 0,34 0,56ns ‑0,21 0,72ns 0,39 0,01** 61,69 0,95 0,002** 0,215 0,60ns 5,74
FAD3C 0,27ns 57,25 0,65 0,11ns ‑0,10 0,86ns 1,43 0,00** 61,68 1,16 0,0** ‑0,023 0,95ns 9,04
FAD3A 0,00** 4,01 1,08 0,00** ‑ ‑ 21,92 0,00** 5,72 2,21 0,00** ‑ ‑ 30,33
18:3 FAD3B 0,02* 4,04 ‑0,38 0,01* ‑0,19 0,65ns 4,01 0,00** 5,63 ‑0,89 0,00** ‑0,110 0,76ns 6,39
FAD3C 0,00** 3,97 ‑0,70 0,00**  0,08 0,70ns 11,90 0,00** 5,74 ‑1,49 0,00** ‑0,010 0,98ns 18,96
nsNão significativo. * e **Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente.
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variação no conteúdo de 18:2, e 6,39 e 18,96% da variação 
no conteúdo de 18:3. Novamente, o efeito genético aditivo 
predominante foi detectado para os marcadores relativos 
aos genes FAD3B e FAD3C.
Segundo Cardinal et al. (2011), marcadores 
moleculares para os alelos do gene FAD3A do genótipo PI 
123440 permitem explicar mais de 77,5% da variação no 
conteúdo de 18:3 em populações segregantes. Portanto, 
pode‑se confirmar forte influência do produto do gene 
FAD3A na biossíntese desse ácido graxo.
Cruzamentos que envolvem linhagens mutantes com 
teores modificados de ácidos graxos evidenciam herança 
simples para esta característica, possivelmente pela 
ação de genes de efeito maior (Primomo et al., 2002; 
Anai et al., 2005). Entretanto, estudos mais recentes têm 
mostrado que a herança dos conteúdos de ácidos graxos é 
de natureza quantitativa (Bachlava et al., 2009; Xie et al., 
2012; Wang et al., 2012).
As diferenças médias no conteúdo de 18:3, em 
consequência das substituições alélicas nos genes FAD3A, 
FAD3B e FAD3C, avaliadas na população F2/F2:3 derivada 
do cruzamento entre A29 x 'Tucunaré', são apresentadas 
nas Tabelas 4, 5 e 6. As substituições gênicas dos alelos 
em FAD3A proporcionam maiores variações no 
conteúdo de 18:3 que as substituições alélicas nos 
demais locos. O gene FAD3B é o que aparentemente 
leva à menor variação no conteúdo de 18:3, quando 
suas formas alélicas são alteradas.
A ação gênica aditiva foi predominante nos 
marcadores FAD3B e FAD3C, quando seu efeito 
conjunto no teor de 18:3 foi analisado por meio da 
regressão linear múltipla (Tabela 7). A ação gênica 
relativa à dominância somente foi detectada para o 
marcador FAD3C, em uma única situação. Não foi 
observada ação gênica epistática para o conteúdo do 
ácido linolênico. A análise de regressão linear múltipla 
confirmou os resultados da regressão linear simples, 
em que a ação gênica aditiva foi predominante. Ao 
utilizar a informação conjunta dos marcadores FAD3B 
e FAD3C, foi possível explicar um percentual maior da 
Tabela 4. Diferença média(1) no conteúdo de 18:3, em 
consequência da substituição alélica do gene FAD3A 
avaliada na população derivada do cruzamento entre 
A29 x 'Tucunaré', em F2/F2:3(2).
Genótipo CC Cc cc
A_→aa A_→aa A_→aa
BB 2,41*/4,03** 1,48*/3,43** 1,30**/3,58**
Bb 0,95ns/3,71** 1,44**/3,29** 1,68**/4,22**
bb 2,00**/3,80** 1,99**/2,68* 2,18**/3,41**
(1)Obtida a partir da subtração do valor médio do conteúdo de 18:3 dos in‑
divíduos com os alelos do gene FAD3A, antes da seta, pelo valor médio 
dos indivíduos com os alelos após a seta. Os genes FAD3B e FAD3C foram 
considerados fixos. (2)Letras minúsculas, na representação dos genótipos, 
representam alelos mutantes de 'A29' para os genes FAD3A (A), FAD3B (B) 
e FAD3C (C). nsNão significativo. * e **Significativo a 5 e 1% de probabi‑
lidade, respectivamente.
Tabela 5. Diferença média(1) no conteúdo de ácido linolênico, em consequência da substituição alélica do gene FAD3B 
avaliada na população derivada do cruzamento entre A29 x 'Tucunaré', em F2/F2:3(2).
Genótipo CC Cc cc
BB→bb BB→Bb Bb→bb BB→bb BB→Bb Bb→bb BB→bb BB→Bb Bb→bb
A_ 1,46*/2,02* 1,36**/1,24ns 0,10ns/0,79ns 1,00*/1,51ns 0,57ns/0,90ns 0,42ns/0,62ns 0,55ns/1,65* ‑0,03ns/‑0,17ns 0,58ns/1,82*
aa 1,05*/1,79* ‑0,10ns/0,91ns 1,15ns/0,88ns 1,51**/0,77ns 0,53ns/0,77* 0,98**/0,01ns 1,43**/1,48** 0,34ns/0,47ns 1,08*/1,01**
(1)Obtida a partir da subtração do valor médio do conteúdo de 18:3 dos indivíduos com os alelos do gene FAD3B, antes da seta, pelo valor médio dos indiví‑
duos com os alelos após a seta. Os genes FAD3A e FAD3C foram considerados fixos. (2)Letras maiúsculas representam os alelos “wild type” de 'Tucunaré', 
e letras minúsculas representam os alelos mutantes de 'A29' para os genes FAD3A (A), FAD3B (B) e FAD3C (C). nsNão significativo. * e **Significativo a 
5 e 1% de probabilidade, respectivamente.
Tabela 6. Diferença média(1) no conteúdo de ácido linolênico, em consequência da substituição alélica do gene FAD3C 
avaliada na população derivada do cruzamento entre A29 x 'Tucunaré', em F2/F2:3(2).
Genótipo BB Bb bb
CC→cc CC→Cc Cc→cc CC→cc CC→Cc Cc→cc CC→cc CC→Cc Cc→cc
A_ 2,56**/2,85** 1,39*/1,99* 1,18**/0,86ns 1,17**/1,44* 0,60*/1,66** 0,57*/‑0,21ns 1,65**/2,48* 0,92*/1,49ns 0,73ns /0,99ns
aa 1,46**/2,39* 0,46ns/1,39* 1,00ns/1,01* 1,90*/1,95** 1,09ns/1,24** 0,81ns/0,72** 1,83**/2,09** 0,92*/0,37ns 0,92**/1,72ns
(1)Obtida a partir da subtração do valor médio do conteúdo de 18:3 dos indivíduos com os alelos do gene FAD3C, antes da seta, pelo valor médio dos indiví‑
duos com os alelos após a seta. Os genes FAD3A e FAD3B foram considerados fixos. (2)Letras maiúsculas representam os alelos “wild type” de 'Tucunaré', 
e letras minúsculas representam os alelos mutantes de 'A29' para os genes FAD3A (A), FAD3B (B) e FAD3C (C). nsNão significativo. * e **Significativo a 
5 e 1% de probabilidade, respectivamente.
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Conclusões
1. Os genes FAD3A, FAD3B e FAD3C apresentam, 
predominantemente, ação gênica aditiva no controle 
do conteúdo de 18:3, em sementes de soja.
2. As substituições alélicas no loco FAD3A propor‑
cionam maiores variações no conteúdo de 18:3 que as 
substituições nos locos FAD3B e FAD3C.
3. Os SNPs para os genes FAD3A, FAD3B e FAD3C 
podem ser utilizados em programas de seleção assistida 
para baixo conteúdo de ácido linolênico em soja.
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